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Resumo – O objetivo deste trabalho foi avaliar a estrutura populacional de ovinos da raça Santa Inês criados 
no Brasil. Foram utilizados dados de pedigree de 13.216 animais, pertencentes a 53 rebanhos de oito estados 
brasileiros, nascidos no período de 1976 a 2010. O programa Endog foi utilizado para análise do pedigree e 
estimação dos parâmetros populacionais. Do total de animais estudados, 80,86% apresentaram pedigree na 
primeira ascendência, 73,78% na segunda e 67,75% na terceira. O número máximo de gerações conhecidas 
foi de 19, e a média de gerações equivalentes foi de 4,67. A média do intervalo de gerações foi de 3,22±1,77 
anos. O tamanho efetivo da população apresentou média de 172,5 animais. O número de animais fundadores 
foi 829, mas o número efetivo de fundadores foi apenas 50. Os 17 principais ancestrais explicaram 50% da 
variabilidade genética total. O coeficiente médio de relação foi de 3,87% e o de endogamia, de 6,92%. Apesar 
do satisfatório coeficiente médio de endogamia nas últimas gerações, este coeficiente requer monitoramento 
por sua proximidade do limite recomendável. O fluxo de genes entre os rebanhos é o principal fator para o 
aumento do tamanho efetivo e a manutenção da variabilidade genética da raça Santa Inês.
Termos para indexação: ancestrais, endogamia, fundadores, pedigree, variabilidade genética.
Population parameters of the sheep breed Santa Inês in Brazil
Abstract – The objective of this work was to evaluate the population structure of the sheep breed Santa Inês 
raised in Brazil. Pedigree data from 13,216 animals, belonging to 53 herds from eight Brazilian states, born 
between 1976 and 2010, were used. The program Endog was used for pedigree analysis and estimation of 
population parameters. From the total number of animals studied, 80.86% had a pedigree in the first ascendancy, 
73.78% in the second, and 67.75% in the third. The maximum number of known generations was 19, and the 
average of equivalent generations was 4.67. The average generation interval was 3.22±1.77 years. The mean 
effective population size was of 172.5 animals. The number of founder animals was 829, but the effective 
number of founders was only 50. The 17 main ancestors accounted for 50% of the total genetic variability. The 
average relatedness coefficient was of 3.87% and the average inbreeding coefficient, of 6.92%. Despite the 
satisfactory average inbreeding coefficient in recent generations, this coefficient requires monitoring because 
of its proximity to the recommended limit. Gene flow among herds is the main factor for the increase of 
effective size and the maintenance of genetic variability in the breed Santa Inês.
Index terms: ancestors, endogamy, founders, pedigree, genetic variability.
Introdução
A análise genealógica fornece informações a 
respeito da história e da estrutura genética das 
raças, bem como sobre a evolução da variabilidade 
demográfica e genética da população (Goyache et al., 
2010). O conhecimento da estrutura populacional, 
por sua vez, pode direcionar ações em programas de 
melhoramento genético (Malhado et al., 2008).
O estudo da estrutura populacional baseado em 
informações de pedigree, embora apresente algumas 
desvantagens, como a baixa integridade ou imprecisão 
dos dados para animais de produção (Ron et al., 1996), 
tem sido realizado em diferentes populações ovinas de 
diversas partes do mundo (Maiwashe & Blackburn, 
2004; Goyache et al., 2010; Paiva et al., 2011; 
Ghafouri‑Kesbi, 2012).
As informações de pedigree são ferramenta 
importante para o estudo da estrutura genética das 
populações dada a sua simplicidade e o seu baixo custo, 
quando comparadas ao uso de marcadores moleculares 
(Malhado et al., 2009). Além disso, fornecem detalhes 
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a respeito da variabilidade genética e demográfica 
populacional (Goyache et al., 2010).
A manutenção da diversidade genética é fundamental 
para a sobrevivência das populações e, no caso dos 
programas de melhoramento genético, possibilita a 
seleção. Quanto maior a diversidade, mais fácil e rápida 
será a possiblidade de se obter indivíduos adaptados aos 
diversos sistemas de produção e ambientes (Delgado 
et al., 2001; Dossa et al., 2007).
O conhecimento da estrutura populacional da 
raça Santa Inês no Brasil ainda é limitado, apesar da 
existência de programas específicos de melhoramento 
genético para a raça (Sousa & Morais, 2000; Lôbo, 
2003) e de esta representar o grupo genético ovino 
mais difundido no país (Silva et al., 2012), com o 
maior número de animais registrados (Morais, 2000).
O objetivo deste trabalho foi analisar a estrutura 
populacional de ovinos da raça Santa Inês criados no 
Brasil.
Material e Métodos
Os dados utilizados foram provenientes de 
informações de pedigree de 13.216 animais da raça 
Santa Inês, nascidos no período de 1976 a 2010, 
pertencentes a 53 rebanhos criados em oito estados 
brasileiros: Bahia (29), Ceará (4), Paraíba (9), 
Pernambuco (3), Piauí (1), Rio Grande do Norte (1), 
Sergipe (5) e São Paulo (1). Para a análise do pedigree 
e a estimação dos parâmetros populacionais, foi 
utilizado o programa Endog (Gutiérrez & Goyache, 
2005). Os dados foram oriundos de animais com 
registro definitivo, disponibilizados pela Associação 
Brasileira de Criadores de Ovinos (Arco). Os rebanhos 
avaliados foram selecionados em conjunto com 
a superintendência técnica dessa associação, por 
representarem fidedignamente a raça e serem referência 
de animais para reprodução no país. Assim, no presente 
trabalho, há representatividade desejável da raça.
Para a estimação da probabilidade de origem do 
gene, foi calculado o número efetivo de fundadores e de 
ancestrais. O número efetivo de fundadores representa 
o número de animais com igual contribuição, que 
produziram a mesma variabilidade genética encontrada 
na população estudada. Para a determinação do número 
efetivo de fundadores, foi utilizada a equação:
em que fe é o número efetivo de fundadores e qk é a 
probabilidade de o gene ser originado do fundador 
k. O número efetivo de ancestrais, que representa 
o número mínimo de animais (fundadores ou não) 
necessários para explicar a diversidade genética total 
da população estudada, foi estimado pela equação:
 
em que fa é o número efetivo de ancestrais e qj é a 
contribuição marginal de um ancestral j.
O coeficiente de endogamia individual 
(Fx) foi calculado com uso do algoritmo: 
Fx = [S(1/2)n (1+FA)]/2, em que n é o número de 
gerações que ligam os dois pais do indivíduo ao 
ancestral comum, e FA é o coeficiente de endogamia 
de cada ancestral comum (Wright, 1931). Também foi 
calculado o coeficiente F para todo o pedigree, tendo-se 
utilizado o algoritmo: F = Ai ‑ 1, em que A é a matriz de 
relação genética aditiva dos indivíduos da população 
(Meuwissen & Luo, 1992).
A taxa de variação dos coeficientes médios de 
endogamia (ΔF) entre gerações sucessivas foi calculada 
por meio da equação: ΔF = (Ft ‑ Ft‑l)/(l - Ft‑l), em que 
Ft é o coeficiente médio de endogamia estimado na 
geração e Ft‑1 é o coeficiente médio de endogamia 
estimado para a geração anterior.
As estatísticas F de Wright foram obtidas pelos 
coeficientes Fst, Fis e Fit (Wright, 1978). O Fst expressa 
a correlação entre os genes da subpopulação em 
relação aos genes da população total; o Fis representa 
a correlação dos genes de um indivíduo em relação 
aos genes de sua subpopulação; e o Fit é a correlação 
dos genes de um indivíduo em relação aos genes da 
população total. Para determinação desses parâmetros, 
foram utilizadas as equações:
 Fis = (F�-f �)/(l- f �), Fst = (f �-f ‾)/(l-f ‾) e Fit = (F�-f ‾)/(1-f ‾), 
em que f � e F� são, respectivamente, o coeficiente 
médio de relação e o coeficiente de endogamia para 
a metapopulação; e F‾ é o coeficiente médio de relação 
dentro de subpopulações.
O coeficiente médio de relação (CR) foi calculado 
com o algoritmo: C' = (1/n)1' A,  em que A é a matriz 
de parentesco de tamanho n x n; e 1’ é um vetor de um 
de ordem 1 x n, sendo n o número de animais.
O intervalo médio de gerações foi calculado a partir 
dos passos: pai–filho, pai–filha, mãe–filho e mãe–filha, 
de acordo com a equação,
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L = ¼ (LPM + LPF + LMM + LMF), 
em que: LPM é o intervalo médio entre pais e filhos; 
LPF é o intervalo médio entre pais e filhas; LMM 
é o intervalo médio entre mães e filhos; e LMF é o 
intervalo médio entre mães e filhas.
O número de gerações equivalentes foi obtido pelo 
somatório dos termos (1/2)n, de todos os ancestrais 
conhecidos, em que n é o número de gerações que 
separa o indivíduo de cada ancestral conhecido.
O tamanho efetivo da população (Ne) foi calculado 
por meio da variação dos coeficientes médios de 
endogamia entre gerações (Ne = 1/2ΔF). O número 
efetivo de rebanhos, que produziram carneiros pais, 
avós, bisavós e avós, foi calculado pelo inverso 
da probabilidade de dois animais escolhidos 
aleatoriamente serem do mesmo rebanho.
Para verificação da perda ou não de variabilidade 
genética, os 500 principais fundadores ou ancestrais 
foram ordenados de maneira decrescente, com base nos 
seus valores de CR e contribuição, respectivamente, por 
meio do procedimento Sort do SAS, versão 9.1 (SAS 
Institute, Cary, NC, EUA). Para fins de comparação 
das classificações de fundadores e ancestrais, foi 
efetuada a análise de correlação por meio da equação 
de Spearman, com uso do programa Proc Corr do SAS, 
versão 9.1 (SAS Institute, Cary, NC, EUA).
Resultados e Discussão
Dos 13.216 animais estudados, 80,86% 
apresentaram pedigree na primeira ascendência, 
73,78% na segunda, 67,75% na terceira, 61,89% na 
quarta e 53,82% na quinta. As informações de pedigree 
foram semelhantes para as linhas paternas e maternas 
(Figura 1). Da primeira para a segunda geração, 
ocorreu perda de informação, uma vez que 19,14% dos 
animais não apresentavam no pedigree informações de 
pai e mãe, e 26,22% não apresentavam informações de 
avós. Essa perda foi menor do que as observadas nas 
raças espanholas Mallorquina (Goyache et al., 2010) 
e Navajo-Churro (Maiwashe & Blackburn, 2004). 
Esses autores relataram, respectivamente, 65,70 e 
49,50% de animais sem registro de pais, e 92,45 e 78% 
sem registro de avós.
A quantidade de informações de pedigree foi menor 
entre 1976 e 1987, quando 73,79% dos animais não 
apresentaram registro dos pais. No entanto, o volume 
de informações apresentou incremento expressivo ao 
longo dos anos, uma vez que, no período entre 1988 
e 2010, apenas 16,38% dos animais não apresentaram 
registro dos ascendentes.
As informações de registros genealógicos da 
raça Santa Inês, avaliada em 35 anos, indicaram um 
máximo de 19 gerações, em 2009. A média de gerações 
equivalentes foi de 4,67, com valor zero de 1976 a 1980 
e maior média anual em 2008 (7,87). Em trabalhos 
recentes realizados com ovinos em diferentes países, 
os maiores valores de gerações equivalentes foram: 1,4 
(Goyache et al., 2010), 6,2 (Tahmoorespur & Sheikhloo, 
2011), 2,45 (Ghafouri-kesbi, 2012) e 2,5 (Chalh et al., 
2012). O maior número de gerações equivalentes é 
um dado importante, pois, quanto mais completo for 
o pedigree, mais confiáveis serão as estimativas dos 
parâmetros. Ao se considerar que, até a quinta geração, 
mais de 50% dos animais apresentaram genealogia 
conhecida, pode-se afirmar que o pedigree da raça 
Santa Inês apresenta elevado nível de integralidade.
Figura 1. Estrutura do pedigree da raça Santa Inês com percentual de pais, avós, bisavós e tetravós conhecidos.
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Os intervalos de gerações para as quatro passagens 
gaméticas, para todo o pedigree, foram de: 3,05±1,42 
(pai–filho), 3,20±1,54 (pai–filha), 3,18±2,08 (mãe–
filho) e 3,28±1,97 anos (mãe–filha), e o intervalo 
médio foi de 3,22±1,77 anos. A similaridade dos 
intervalos em todas as passagens gaméticas pode ser 
consequência da reposição simultânea de reprodutores 
e matrizes nos rebanhos. Contudo, o intervalo de 
geração também pode ser influenciado por tempo de 
permanência dos animais no rebanho, idade de início 
da atividade reprodutiva e intervalo entre partos. Esses 
fatores podem explicar o maior intervalo (3,70 anos) 
descrito por Pedrosa et al. (2010), para a raça Santa Inês. 
Ressalta‑se que, quanto menor o intervalo de geração, 
maior é o ganho genético anual das características 
selecionadas (Carneiro et al., 2009).
Os dez principais fundadores, dos quais seis 
eram machos, foram responsáveis por 30,51% da 
variabilidade inicial da população (Tabela 1). Na raça 
Mallorquina, foi observado valor consideravelmente 
menor que o verificado no presente trabalho, em que 
os dez primeiros fundadores contribuíram apenas 
com 8,8% da variabilidade genética inicial (Goyache 
et al., 2010). Para a raça Santa Inês, a contribuição 
de cada fundador variou em função do número e da 
expressividade de seus descendentes na população.
O número efetivo de 50 fundadores foi menor quando 
comparado aos 829 animais pertencentes à população 
fundadora e aos 1.766 componentes da população base. 
Isso pode ser resultado do baixo número de linhagens 
paternas utilizadas ao longo dos anos. Em situações 
como essa, quanto menor o número de animais 
fundadores, maior a necessidade de monitoramento 
e de controle da endogamia do rebanho, o que pode 
ser feito, por exemplo, pela introdução de animais que 
não apresentem parentesco direto com os principais 
fundadores (Marcondes et al., 2010).
Os 17 principais ancestrais foram responsáveis 
por mais de 50,98% de toda a variabilidade genética 
da população (Tabela 1). A variabilidade genética 
observada foi próxima à relatada em ovinos iranianos 
da raça Afshari, por Ghafouri-Kesbi (2012), os 
quais verificaram que 50% da variabilidade genética 
daquela raça foi proporcionada pelos 13 principais 
ancestrais. A contribuição expressiva dos 17 principais 
ancestrais é decorrente do elevado número de 
descendentes destes animais, quando comparado à 
média dos demais ancestrais da população (19,9 vs. 
7,8 e 4,0 vs. 1,6 progênies por reprodutor e por matriz, 
respectivamente).
A correlação entre as classificações dos animais 
fundadores e ancestrais foi alta e positiva (0,90), o 
que indica que a maior parte dos animais fundadores 
também foi ancestral. Esse fato, em adição ao pequeno 
número efetivo de fundadores, evidencia a ocorrência 
do efeito fundador na população. Essa situação pode 
ser considerada desfavorável, uma vez que o efeito 
fundador contribui para a redução do tamanho efetivo e 
da variação genética da população, com consequentes 
perdas de alelos por oscilação genética (Teixeira Neto 
et al., 2012). Entretanto, a incorporação aos rebanhos 
de animais puros por cruza, no decorrer das gerações, 
contribuiu para minimizar o efeito fundador e, dessa 
forma, manter a variabilidade genética da raça em 
nível satisfatório.
O CR entre os indivíduos da população apresentou 
alterações expressivas ao longo dos anos, com valores 
mais baixos no período de 1976 a 1990 (1,37%) 
(Figura 2). No período subsequente, o CR apresentou 
incrementos graduais e alcançou valor máximo de 
5,64%. Em todo o período estudado, o CR médio 
foi de 3,87%, com maior coeficiente individual de 
12,13%. Os baixos valores de CR observados nos 
primeiros anos de formação da raça provavelmente 
Tabela 1. Coeficiente de relação (CR) e contribuição dos 
fundadores e dos ancestrais de maior importância na estrutura 








No de  
filhos
1° Macho 4,99 6 Macho 9,69 44
2° Macho 4,85 11 Macho 6,89 27
3° Fêmea 4,45 3 Macho 6,07 26
4° Macho 2,94 7 Macho 4,26 29
5° Fêmea 2,74 1 Macho 3,49 14
6° Fêmea 2,61 2 Macho 2,71 9
7° Macho 2,20 9 Macho 2,44 6
8° Macho 1,98 6 Macho 2,38 16
9° Macho 1,90 18 Macho 2,36 21
10° Fêmea 1,85 2 Macho 1,83 8
11° Macho 1,79 7 Macho 1,58 51
12° Macho 1,53 6 Macho 1,30 7
13° Macho 1,49 8 Fêmea 1,26 4
14° Fêmea 1,06 1 Macho 1,24 22
15° Macho 1,06 7 Macho 1,18 10
16° Fêmea 1,03 4 Macho 1,16 18
17° Macho 1,01 7 Macho 1,14 10
(1)Contribuição para a variabilidade genética.
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foram consequência do reduzido número de gerações 
conhecidas. O coeficiente de relação pode mostrar 
diferentes tendências e evolução ao longo das gerações, 
em função da quantidade de informações do pedigree 
(Oravcová & Margetín, 2011). No presente trabalho, 
os incrementos verificados para o CR após 1990 foram 
atribuídos à utilização de elevada proporção (48,28%) 
de reprodutores provenientes de apenas quatro 
rebanhos.
O coeficiente médio de endogamia (F), para toda 
a população, foi de 6,92%, e a média dos animais 
endogâmicos foi de 12,57%, sendo que 29,65% dos 
animais apresentaram F superior a 10% e um animal 
alcançou valor de 54,83%. No período de 1976 a 
1983, o F foi nulo, mas aumentou gradualmente, de 
1984 a 1990, para 3,07%. Em 1991, ocorreu aumento 
expressivo e abrupto, com valor máximo de 12,22%, 
e, no período de 1992 a 2010, o F apresentou relativa 
estabilização, com média de 7,49%. Se admitirmos que 
valor de F superior a 10% representa risco elevado para 
ocorrência de depressão por endogamia (Paiva et al., 
2011), a raça Santa Inês, com exceção do ano de 1991, 
apresentou médias anuais dentro de limites satisfatórios. 
A ausência de endogamia verificada nos primeiros 
sete anos de formação da raça não foi resultante da 
inexistência de animais endogâmicos na população, 
mas sim do número reduzido de ancestrais conhecidos 
até então, o que impossibilitou a determinação desse 
parâmetro. A elevação da endogamia em 1991 ocorreu 
pelo uso marcante de dois reprodutores, os quais 
contribuíram com 45,30% das progênies desse ano. 
No entanto, a posterior estabilização da endogamia, de 
1992 a 2010, possivelmente deveu‑se ao controle dos 
acasalamentos endogâmicos.
Em relação ao gênero, o valor médio de F foi de 
8,20%, para os machos, e de 6,55% para as fêmeas. 
Essa diferença, de acordo com Oliveira et al. (2011), 
pode ser consequência da maior pressão de seleção 
exercida sobre os machos, a qual promove o aumento 
de laços genéticos entre os reprodutores.
Já o aumento da endogamia e do coeficiente de 
relação apresentou relação direta com o aumento 
do número de gerações equivalentes. Esse achado, 
segundo Queiroz et al. (2000), pode ser justificado pelo 
melhor conhecimento e controle da genealogia, haja 
vista que, no decorrer das gerações, a possibilidade 
de um ancestral importante aparecer diversas vezes no 
pedigree é maior.
As estatísticas F de Wright, para toda a população, 
apresentaram valores de ‑0,0050 para o parâmetro Fis, 
0,0556 para Fst e 0,0509 para Fit. O valor negativo 
e próximo de zero do Fis, que mede o desvio da 
casualidade nos acasalamentos, revela pequeno 
predomínio de acasalamentos entre subpopulações, 
o que contribuiu para minimizar a endogamia. É 
provável que o valor negativo obtido para Fis tenha 
sido resultado do consórcio de reprodutores, prática 
utilizada por produtores dos rebanhos avaliados, 
para redução de custo na aquisição de animais 
melhoradores. Esse procedimento, se bem conduzido, 
pode ser estratégia para  conectar rebanhos e favorecer 
o melhoramento genético da raça. O baixo valor de 
Fst encontrado indica ausência de estruturação da 
população, uma vez que 100% das fazendas analisadas 
utilizaram reprodutores externos (Tabela 2).
Figura 2. Variação da endogamia (F) e do coeficiente médio 
de relação (CR) e valores médios de gerações equivalentes 
(GE), em ovinos da raça Santa Inês.
Tabela 2. Tipo de rebanho, de acordo com a utilização de 
reprodutores.
Tipo de No Reprodutores Percentagem
rebanho(1)  Comprados Próprios Venda(2) de comprados 
Núcleo 0 Não Sim Sim 0,0
Multiplicador 1 39 Sim Sim Sim 53,0
Multiplicador 2 3 Sim Não Sim 100,0
Comercial 1 7 Sim Sim Não 91,8
Comercial 2 4 Sim Não Não 100,0
Isolado 0 Não Sim Não 0,0
(1)Núcleo, rebanho isolado dos demais ou em que os criadores não 
utilizavam reprodutores externos, mas forneciam reprodutores para outros 
rebanhos; multiplicador 1, rebanho em que eram utilizados reprodutores 
externos e próprios e forneciam reprodutores; multiplicador 2, rebanho em 
que eram utilizados apenas reprodutores externos e forneciam reprodutores; 
comercial 1, rebanho em que eram utilizados reprodutores externos e 
próprios e não forneciam reprodutores; comercial 2, rebanho em que eram 
utilizados apenas reprodutores externos e não forneciam reprodutores; 
isolado, rebanho em que eram utilizados apenas reprodutores próprios e 
não forneciam reprodutores. (2)Reprodutores ou sêmen.
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A maioria dos rebanhos (79,0%) foi classificada 
como rebanhos multiplicadores, em que os criadores, 
além de utilizar reprodutores externos e próprios, 
também vendem reprodutores. Os demais (21%) 
foram classificados como rebanhos comerciais, uma 
vez que eram utilizados reprodutores externos, ou 
próprios, e não se vendiam reprodutores. Nenhum 
rebanho foi classificado como núcleo (rebanho que não 
utiliza reprodutores externos). A utilização frequente 
de reprodutores comprados, observada em 100% 
dos rebanhos, pode contribuir para a manutenção da 
endogamia em nível aceitável, na raça Santa Inês.
O tamanho efetivo da população apresentou valor 
zero, nos três primeiros anos de formação da raça 
Santa Inês; porém, ao longo das gerações, houve 
incremento gradual, tendo alcançado valor máximo 
de 539 animais na última geração (Figura 3). Esse 
incremento pode ser atribuído à baixa ocorrência de 
acasalamentos endogâmicos, bem como ao aumento da 
relação reprodutor/matriz verificada nas quatro últimas 
gerações (2,33, 2,63, 2,60 e 3,14, respectivamente).
Há controvérsias quanto ao valor mínimo para o 
tamanho efetivo da população. Goddard & Smith 
(1990) sugerem um mínimo de 40 animais, para 
aumentar o retorno econômico, enquanto Frankham 
(1995) recomenda um mínimo de 50, para a prevenção 
da depressão por endogamia, e um mínimo de 
500 animais, para a manutenção do potencial evolutivo.
Os rebanhos que forneceram reprodutores 
apresentaram número efetivo de 14,55 para pais, 
12,29 para avôs, 9,87 para bisavôs e 8,57 para 
tetravôs, o que representa, respectivamente, 27,45, 
23,19, 18,63 e 16,17% do número total de rebanhos. 
Esses números sugerem menor risco de elevação 
da endogamia que aqueles relatados em ovinos da 
raça Mallorquina, cujo número efetivo de rebanhos 
que forneceram reprodutores para as três primeiras 
gerações representou 18,72, 8,09 e 7,87% do número 
total de rebanhos (Goyache et al., 2010). O desejável é 
que o número efetivo de rebanhos seja mais próximo 
do número real, uma vez que um baixo número efetivo 
de rebanhos pode levar, a médio e longo prazo, ao 
aumento da endogamia e à redução do tamanho efetivo 
da população (Muniz et al., 2012).
Conclusões
1. O pedigree da raça Santa Inês apresenta alto 
número de gerações equivalentes e nível elevado de 
integralidade.
2. O coeficiente médio de endogamia nas últimas 
gerações é satisfatório, mas requer monitoramento por 
estar próximo ao limite recomendável.
3. O fluxo de genes entre os rebanhos é o principal 
fator para o aumento do tamanho efetivo e a manutenção 
da variabilidade genética da raça Santa Inês.
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